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表現型を顕現しうる例が多く知られている。その原因の 1 つとして、塩基配列が同一でも DNA
結合タンパクやその化学的修飾による遺伝子発現の制御が挙げられる。このような転写制御機構
の解明は、生命現象を理解する上で重要な課題であるといえる。 




































第Ⅲ部 Strand cross-correlation の理論的特性評価 
ChIP-seq 実験に対する QC 指標は種々の要因に対する様々な指標が提案されてきたが、特に
実験に対する SN 比の評価は ChIP の成否や検出しうるピーク数に対する見積もりとなることか
ら、ChIP-seq 実験の QC において代表的な指標であるといえる。SN 比を反映する指標として一
般的に用いられているのは FRiP（Fraction Reads in Peaks）であるが、FRiP には、ピークが既
知である必要がある・ピークコールの手法に依存する・取得リード数に依存する、といった欠点
がある。これらの問題を克服する指標として Strand cross-correlation を用いた指標が提案され、

















ついても検討を行い、理想的な条件下では NCC と MSCC はよく一致することが予想された。 
導出結果に対して検証するため、シミュレーションデータを用いた検証と実データを用いた検





はゲノムの Mappability に起因するものであり、これを補正できる MSCC の方がより検出感度






の場合で相関係数は NCC とよく一致し予想が確かめられた。 
















第Ⅳ部 Strand cross-correlation を用いた新規品質評価手法の提案と検証 
第Ⅲ部で得られた結果から、Strand cross-correlation を用いた新規 QC 指標である VSN














あろうことを期待して VSN を評価指標として提案した。 
VSN が評価指標として機能することを確かめるため、まず𝑤𝑤を MSCC の計算結果から得られ
ることを確かめた。次に、VSN と FRiP に整合性があるかを、既存の Strand cross-correlation
を用いた指標とスピアマンの順位相関係数を用いて比較した。結果、ヒストン修飾をターゲット
にした実験ではやや劣るものの、転写因子の場合、あるいはこれらのターゲットが混在する場合
には、VSN は既存の指標と比較してより高い整合性を示した。また、Strand cross-correlation を
用いた指標の特徴である、総リード数𝑀𝑀に対するロバスト性についても検証を行い、結果 VSN が
既存指標と同程度のロバスト性を備えていることを明らかにした。 
以上の検証から、VSN が実用的な QC 指標であることが確かめられ、本研究で開発したデータ
ベースでは VSN を QC 指標の 1 つとして採用した。 
 
第Ⅴ部 ChIP-seq データベースの開発と転写制御解析 
これらの成果を踏まえて本研究で提案した解析パイプラインを実装し、実際に大規模解析を行
った上で得られた解析結果を可視化するデータベース C4S-DB（Comprehensive Collection and 








































第３部では、信頼性の向上の一環として Strand cross-correlation の理論的特性評価を行って
いる。この手法に基づいた品質管理の指標は理論的な観点での裏付けがなく、指標として曖昧さ





ている。また、提案指標と Strand cross-correlation に基づく既存指標の比較を行っている。SN 
比の評価手法として現在の主流である FRiP（Fraction Reads in Peaks）との比較では、既存指





実装した Web アプリケーションである C4S DB について述べている。また、実際の解析結果を
用いたデモンストレーションを通じて、本データベースの有用性と課題について言及している。 
第６部は総括であり、本研究の成果をまとめると共に残された課題や今後の展望について述べ
ている。 
以上要するに本論文は、生命情報科学分野が蓄積している膨大なデータに対し、情報科学の観
点から生物学的知見を提供するための一連の手法の提案と実装を行っており、応用情報科学なら
びに生命情報科学の発展に寄与するところが少なくない。 
よって、本論文は博士（情報科学）の学位論文として合格と認める。 
